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摘要 : 本 文 应 用 ISSR 分 子 标记 技术 对 中 国 桃 星 晕 Conogethes punctiferalis 11 个 地 理 种 群 的 基因 组 DNA 进行 了 遗传 多 
样 性 和 遗传 分 化 分 析 。 从 34 条 引物 中 筛选 出 6 条 用 于 ISSR 多 态 性 分 析 , 共 扩 增 出 211 条 带 , 其 中 200 条 具 多 态 性 ， 
总 的 多 态 性 条 带 百分率 为 99.05% 。11 个 种 群 的 遗传 距离 在 0.0059 ~ 0.0237 之 间 , Nei 氏 基 因 多 样 性 指数 为 0. 1750, 
Shannon 信息 指数 为 0.2966, 遗传 分 化 系数 为 0.053, 基因 流 高 达 8.8724。 结 果 提 示 中 国 桃 蛙 坚 地 理 种 群 因 基因 流 
水 平 较 高 而 种 群 遗 传 分 化 水 平 保持 较 低 。 
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Abstract: Genetic diversity among eleven geographic populations of Conogethes punctiferalis in China was 
investigated using Inter-Simple Sequence Repeat ( ISSR) markers in this study. Six of the 34 used primers 
were chosen for our ISSR polymorphic analysis. The results showed that 209 bands were polymorphic, 
making up 99.0596 of the total 211 amplified bands. 
C. punctiferalis populations were 0.0059 - 0.0237. The Nes index, Shannon information index, and 


The genetic distances between different 


coefficient of genetic ( gene) differentiation among populations ( G,) was 0. 1750, 0. 2966 and 0. 053, 
respectively, and the estimated value of gene flow from G, was 8. 8724. The results suggest that 
C. punctiferalis populations in China keep a low level of population genetic differentiation due to a 
considerable gene flow. 
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Jig Conogethes punctiferalis ( Guenée) , tB fy 
Ji SENE. JARE, APEG, Jm SEG H 
( Lepidoptera ) Æ IRP} ( Crambidae) , 是 一 种 食性 极 杂 
的 害虫 。 目 前 己 知 寄主 植物 40 余 种 ， 主 要 以 幼虫 
星 食 桃 、 李 、 梨 、 石 榴 及 简 欧 等 果树 的 果实 ,还 可 
为 害 玉米 、 高 梁 、 回 日 葵 等 农作物 及 松 杉 、 检 柏 等 
WRC CERAS, 2003; 王 振 彰 等 ,2006 ) 。 此 外 ， 
TEED BE. $h E Ye fis xp 5S 3€ (Rao, 1992). ££ 2H p 
( Sridharan et al., 2000) 和 橡树 (Park et al., 1998) 
等 。 国 外 广泛 分 布 于 日 本 (Sekiguchi and Kimura, 
1964) 33] f$ 2E. I2; ( Park et al., 1998; Choi et al., 
2006) .. EJ E ( Gour and Sriramulu, 1992) ,以 及 斯 里 


兰 卡 、 印 度 尼 西亚 和 澳大利亚 (oue and 
Yamanaka, 2006) 。 国 内 主要 分 布 于 华北 、 华东 、 中 
南 和 西南 地 区 的 大 部 分 省 市 ,西北 和 台湾 地 区 也 有 
分 布 ( 鹿 金秋 等 , 2010) 。 桃 星 蜡 由 于 食性 杂 、 分 布 
广 , 不同 寄主 、 不 同 区 域 种 群 间 的 形态 (Inoue and 
Yamanaka, 2006) . 、 触 角 电 位 反应 (Honda et al., 
1986) 、 产 卵 习 性 ( Honda and Matsumoto, 1984; ME 
金秋 , 2008 ) 等 方面 存在 差异 , 推测 它们 之 间 可 能 
存在 更 深层 次 的 分 化 。 但 关于 桃 星 蜡 的 种 群 分 化 及 
遗传 多 样 性 研究 还 未 见报 道 。 

随 着 分 子 生物 学 的 发 展 , 分 子 标记 在 研究 生物 
遗传 多 样 性 方面 得 到 了 广泛 应 用 。ISSR ( inter- 
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simple sequence repeat) 是 基于 SSR 发 展 而 来 的 新 兴 
分 子 标记 技术 。 由 加 拿 大 花 特 利 尔 大 学 Zietkiewicz 
等 (1994) 首次 提出 。ISSR 可 用 于 分 类 学 与 种 系 发 
生 学 的 比较 以 及 品种 鉴定 和 种 群 遗 传 学 研究 ,也 可 
作为 遗传 连锁 图 谱 构 建 的 工具 广泛 应 用 于 生物 学 领 
域 ( 谢 佳 燕 和 张 知 彬 ,2004)。 由 于 ISSR 技术 能 提 
供 较 大 数目 的 DNA 片段 ,可 以 扫描 基因 组 内 的 多 
态 位 点 ,因而 是 一 种 用 于 分 析 物 种 、 种 群 、 不 同 品 
系 、 甚 至 是 个 体 间 遗传 差异 的 理想 方法 。 该 技术 目 
前 已 广泛 用 于 植物 品种 鉴定 、 遗 传 作 图 、 基 因 秆 
位 、 遗 传 多 样 性 分 析 、 进 化 及 分 子 生态 学 研究 中 
(王建 波 , 2002) 。 在 昆虫 领域 的 研究 中 , 国内 已 报 
道 了 利用 ISSR d€2RoM fg 4$ n Helicoverpa armigera 
(3 DE 3E SE, 2004). Hj EE A EH Dendrolimus 
punctatus( S Æ K2, 2008). F 63E Harmonia 
axyridis ( TET, 2007). RERA Dictyoploca 
japonica (4551 S, 2008). ZÆ Bombyx mori ( Bj 
SP, 2006) 等 遗传 多 样 性 的 研究 。 国 外 已 知 有 
ISSR 用 于 三 化 内 Scirpophaga incertulas ( Kumar et 
al., 2001) ZÆ ( Dhanikachalam et al., 2008) 遗传 
分 化 及 遗传 多 样 性 方面 的 研究 报道 。 


本 人 研究 应 用 ISSR 分 子 标记 技术 , 尝试 对 中 国 
桃 星 旦 不 同 地 理 种群 的 遗传 结构 及 遗传 多 样 性 等 方 
面 进行 探讨 ， 以 期 揭示 中 国 不 同 地 域 的 桃 星 锚 种 群 
间 的 遗传 分 化 和 基因 交流 程度 , 进而 ， 从 种 群 遗 传 
学 的 角度 探索 桃 星 曝 种 群 间 的 内 在 联系 ,为 制定 针 
对 中 国 桃 星 晓 的 有 效 防治 策略 提供 部 分 分 于 生物 学 
的 基础 资料 。 


1 材料 与 方法 


1.1 材料 

本 试验 中 供 试 的 11 个 桃 蛙 蝶 地 理 种 群 ， 于 
2008 年 9 -12 H, 采集 中 国 6 省 市 11 个 县 (区 ) 的 
玉米 田 。 各 种 群 的 采集 地 点 分 布 详情 如 表 所 示 。 和 采 
回 后 单 头 桃 星 曝 置 于 离心 管 中 ，- 80Y 保存 至 DNA 
提取 。 
1.2 桃 蛙 晨 基因 组 DNA 的 提取 

利用 组 织 基因 组 DNA 快速 提取 试剂 盒 (北京 博 
迈 德 科技 发 展 有 限 公司 ) 分 别提 取 各 种 群 单 头 个 体 总 
基因 组 DNA, VI 1.596 琉 脂 糖 凝 胶 电 泳 检测 DNA 质 
量 , 紫外 分 光 光 度 计 检测 DNA 的 浓度 和 纯度 。 


R1 桃 星 蝇 种 群 采 集 信息 及 供 试 个 体 数量 


Table 1 Collecting data and number of individuals tested of Conogethes punctiferalis in this study 


种 群 代码 供 试 个 体 数 采集 地 点 
Population code Number of test individuals Location 
BJ 50 E 
Haidian, Beijing 
IF 50 河北 廊坊 | 
Langfang, Hebei 
BD 50 mj 保定 | 
Baoding, Hebei 
TS 50 河北 唐山 | 
Tangshan, Hebei 
AY 50 河南 安阳 
Anyang，Henan 
XX 50 | 河南 新 乡 
Xinxiang, Henan 
IEE 
Qs 50 | 四 川 青 " 
Qingshen , Sichuan 
| 
^ r KIZ 
Pixian, Sichuan 
DY 50 浙江 东阳 
Dongyang, Zhejiang 
TZ 21 LUN 
Tengzhou, Shandong 
YZ 28 LR RN 


Yanzhou, Shandong 


地 理 坐 标 采集 时 间 寄主 植物 
Geo-coordinates Collecting date Host plant 
E116?23' N39°54’ 10/2008 玉米 
Corn 
E116?38' N39°28’ 10/2008 玉米 
Corn 
E113?40' N38°10’ 11/2008 玉米 
Corn 
E117?31' N38555' 9/2008 玉米 
Corn 
E113?37' N35°12’ 9/2008 玉米 
Corn 
E113?52' N35?18' 9/2008 玉米 
Corn 
E103?85' N29?83' 12/2008 玉米 
Corn 
E103?86' N30°80’ 12/2008 玉米 
Corn 
E120?13' N29?16' 12/2008 玉米 
Corn 
E116?48' N34°50’ 9/2008 玉米 
Corn 
E116?84' N35°54’ 9/2008 玉米 
Corn 
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1.3 5 引物 筛选 与 ISSR-PCR 

从 加 拿 大 哥伦比亚 大 学 (UBC ) 公 布 的 ISSR 标 
准 引 物 中 选取 34 条 进行 引物 第 选 (上 海 生 工 生物 
工程 技术 服务 有 限 公司 合成 ) 。 由 于 使 用 ISSR 标 
记 技 术 时 , 不 是 每 条 引物 都 适合 于 所 有 物种 , 而 且 
不 同 引 物 的 最 佳 反 应 条 件 不 同 , 因此 对 引物 的 第 选 
和 反应 条 件 的 优化 是 非常 必要 的 ( 余 艳 等 , 2003) 。 

本 实验 先 选 用 河北 唐山 、 四 川 郭 县 、 河 南安 阳 
和 浙江 东阳 的 4 个 种 群 对 34 条 引物 进行 预备 实验 ， 
优化 了 DNA 模板 浓度 、 引 物 复 性 温度 、PCR 循环 
数 等 参数 。 最 终 躲 选 出 6 条 ( 表 1) 扩 增 条 带 清 晰 、 
多 态 性 高 的 引物 用 于 ISSR-PCR 反应 。 

ISSR-PCR 反应 体系 (总 体系 25 uL): 2.5 pL 
10 x buffer ( 含 25 mmol/L MgCL,), 2 uL dNTP 
(2.5 mmol/L), 2 uL Primer (10 mmol/L), 0.15 uL 
Taq DNA 聚合 酶 (3 U/uL, 购 目 大 连 宝 生物 公司 )、 
1.5 pL 模板 DNA、17.35 uL ddHO。 反 应 程序 为 : 
94C 预 变 性 5 min, 94C 变性 45 s, 49 ~ 5$9Y 退火 
1 min, 72% 延伸 1.$ min, 36 个 循环 后 , 72% 延伸 
10 min。 不 同 的 ISSR 引物 退火 温度 不 同 , 根据 预 实 
验 结果 调整 各 个 引物 的 退火 温度 ( 表 1)。 
1.4 电泳 检测 

PCR 产物 用 1.5% B3 BR We SED: FLUK, 50 bp 


Ladder Marker ( 大连 宝生 物 TaKaRa) 和 200 bp 
Ladder Marker( 北京 中 科 瑞 泰 生物 科技 有 限 公 司 ) 作 
为 标准 分 子 量 对 照 ， 凝 胶 成 像 系统 观察 ,拍照 
保存 。 
1.5 数据 处 理 与 分 析 

电泳 图 谱 中 的 每 一 条 市 均 视 为 上 个 分 子 标 记 ， 
代表 1 个 等 位 基因 位 点 。 按 凝 胶 同 一 位 置 上 DNA 
市 的 有 无 进行 统计 ,有 带 记 为 “1”, DREWNO”, 
生成 0/1 矩阵 图 。 假 设 桃 星 晓 不 同 种群 均 处 于 
Hardy-Weinberg 平衡 状况 。 利 用 POPGENE (Yeh et 
al., 1999) 软件 对 全 部 种 群 和 个 体 进行 遗传 参数 分 
析 。 分 别 计算 多 态 性 条 带 百 分 率 (PPB)、 观 测 等 位 
基因 数 (4,)、 有 效 等 位 基因 数 (4,)、 种 群 总 基因 多 
样 性 (H,)、 种 群 内 基因 多 样 性 (有 H,)、 各 种 群 间 的 遗 
传 分 化 指数 (G,)、Nei 氏 遗 传 距离 (D) (Nei, 1972)、 
Nei 氏 和 遗传 多 样 性 ( 瓦 ) (Nei, 1973) 和 Shannon 信息 
指数 (7) ,用 UPGMA (unweighted pair-group method 
using arithmetical averages ) 聚 类 分 析 构 建 聚 类 图 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 ISSR-PCR 扩 增 结果 
采用 6 条 引物 对 11 个 种 群 的 499 个 DNA 样品 





图 1 引物 859 X} AY 种 群 (A) 和 BJ 种 群 (B)16 个 个 体 的 ISSR 扩 增 结果 
ISSR-PCR fingerprints of 16 samples from AY population ( A) and BJ population (B) using primer 859 


Fig. 1 


A: AÆ ZA From left to right; 50 bp marker, AY16 - AY1 ISSR-PCR products, 200 bp marker; B; 从 左 至 右 From left to right; 50 bp marker, BJ16 


— BJ1 ISSR-PCR products, 200 bp marker. 
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进行 PCR 扩 增 , 并 对 扩 增 结果 进行 统计 分 析 , 图 1 
是 利用 引物 859 对 安阳 和 北京 种 群 的 16 个 个 体 的 
ISSR 扩 增 结果 来 举例 说 明 。 各 引物 的 扩 增 情况 见 
A2, 6 2& ISSR 引物 总 共 扩 增 出 211 条 清晰 稳定 的 
Au, 每 条 引物 扩 增 出 的 可 见 DNA 条 融 数 在 33 ~37 
AH 3 3 Hr ECK/NfE 100 ~3 500 bp 之 间 , 其 中 
具有 多 态 性 的 条 带 200 条 , 多 态 性 条 带 比 率 为 
99, 0566 。 
2.2 遗传 多 样 性 
桃 星 蜡 不 同 地 理 种 群 中 检测 到 的 多 态 性 位 点 数 
及 多 态 性 位 点 百分率 不 同 ( 表 3) 。6 条 引物 对 四 川 青 
神 种 群 检测 出 的 多 态 性 位 点 数 最 多 、 多 态 性 位 点 百 
分 率 最 高 , 分 别 为 189 和 89.57% ; 山东 滕州 种 群 的 
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多 态 性 位 点 数 最 少 、 多 态 性 位 点 百分率 最 低 , 分 别 为 
155 和 73.46% 。 各 种 群 的 多 态 性 位 点 百分率 明显 低 
于 总 群体 的 多 态 性 位 点 百分率 。11 个 种 群 多 态 性 位 
点 百分率 的 大 小 顺序 : 四 川 青 神 > 河北 保定 > 河北 
廊坊 > 四 川 郭 县 > 河南 安阳 > 河南 新 乡 = 北京 > 浙 
江东 阳 = 河北 唐山 > 山东 充 州 > 山东 滕州 。 在 总 体 
水 平 上 , Nei 氏 基 因 多 样 性 指数 为 0. 1750，Shannon 
理 县 .指数 为 0.2966 ,多 态 位 点 百分率 为 99.05% 。 在 
种 群 水 平 上 , 各 种 群 间 的 遗传 多 样 性 水 平 相当 。 
由 表 3 可 知 , 11 个 种 群 的 Shannon 信息 指数 在 
0.2589 ~ 0. 2905 之 间 ，Nei 氏 基 因 多 样 性 指数 在 
0.1544 ~0. 1734 之 间 。Nei 氏 基 因 多 样 性 指数 与 
Shannon 信息 指数 的 结果 一 致 , 均 以 河北 保定 种 群 


表 2 6 条 引物 及 ISSR 扩 增 结果 
Table2 Information of ISSR-PCR products with 6 primers 


UBC 序号 aA GS" -3 退火 温度 CC) 总 条 带 数 多 态 性 条 带 数 多 态 性 条 带 百 分 率 (% ) 
UBC code Primer sequence " Total number of Number of Percentage of 
bands scored polymorphic bands polymorphic bands 
810 ( GA),T 49.0 34 34 100 
818 (CA);G 54.0 37 37 100 
820 (CT)sC 53.0 36 36 100 
829 (TG)4C 53.0 33 32 96. 97 
847 ( CA), RC 53.6 35 34 97.14 
859 ( TG); RC 53.0 36 36 100 
合计 Total 211 209 99. 05 
表 3 rh ps 11 个 种 群 间 遗 传 变异 统计 
Table 3 The genetic variation statistics among 11 populations of Conogethes punctiferalis in China 
种 群 。 观测 等 位 基因 数 。 有 效 等 位 基因 数 。 Nei 氏 基 因 多 样 性 Shannon 信息 指数 SOENE 。 多 态 位 反 自 分 率 (%) 
population A, A, " 1 Number of Percentage of 
polymorphic loci polymorphic loci 
AY 1.8626 x0.3451 . 1.2427 £0.2494 . 0.1674 x0.1423 0.2800 +0. 2035 182 86. 26 
BD 1.8863 +0.3183 1.2535 +0.2601 0.1734 +0.1421 0.2905 +0. 1990 187 88. 63 
BJ 1.8578 x0.3501 1.2433 £0.2624 0.1661 +0.1438 0.2783 +0. 2033 181 85.78 
DY 1.8531 +0.3549 1.2497 +0.2536 0.1718 +0.1417 0.2870 +0. 2017 180 85.31 
LF 1.8768 +0.3295 1.2343 +0.2384 0.1642 +0.1359 0.2778 +0. 1945 185 87.68 
PX 1.8673 +0.3401 1.2531 +0.2566 0.1733 +0.1435 0.2886 +0. 2040 183 86.73 
QS 1.8957 x0.3063 . 1.2481 0.2619 0.1692 +0.1442 0.2836 +0. 2020 189 89.57 
TS 1.8531 x0.3549 . 1.2436 £0.2536 0.1673 0.1436 X 0.2794 +0. 2050 180 85.31 
TZ 1.7346 +0.4426 1.2394 x0.2613 0.1624 x0.1491 0.2677 x0.2171 155 73.46 
XX 1.8578 x0.3501 . 1.2160 0.2217 . 0.1545 +0.1297 0.2646 +0. 1888 181 85.78 
YZ 1.7725 +0.4202 1.2239 x0.2508 0.1544 0.1426 0.2589 +0. 2072 163 77.25 
总 群体 Total 1.9905 +0.0971 1.2497 +0.2384 0.1750 +0.1331 0.2966 +0. 1855 209 99. 05 
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最 高 ,山东 充 州 种 群 最 低 。 

为 了 进一步 分 析 各 种 群 间 的 遗传 分 化 程度 , 根 
据 6 条 引物 的 扩 增 带 谱 统计 分 析 , 计算 了 11 个 种 
群 间 的 遗传 相似 度 和 遗传 距离 ( 表 4)。 从 表 4 可 
知 , 11 个 种 群 间 遗传 相似 度 很 高 ,遗传 距离 在 
0.0059 ~0.0237 之 间 , 四 川 青 神 种 群 和 河北 保定 种 
群 之 间 遗 传 距离 最 小 (0.0059)， WJI RER REALL 
东 充 州 种 群 之 间 的 遗传 距离 最 大 (0. 0237) 。 遗 传 相 
似 度 在 0.9766 ~0. 9941 之 间 。 遗 传 相 似 度 最 小 的 为 
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Pur REAR MIRAMARE IRI CO. 9766) ,遗传 
相似 度 最 大 的 为 四 川 青 神 种 群 和 河北 保定 种 群 之 间 
(0.9941) 。 

群体 遗传 分 化 分 析 显 示 , HEI 11 个 种 群 总 的 
遗传 多 样 性 指数 为 0. 1752 +0.0178, 种 群 内 的 遗传 
多 样 性 为 0.1658 +0.0149, 遗传 分 化 系数 为 0.0533。 
而 , 桃 蛙 蜡 种 群 间 的 遗传 变异 只 占 遗 传 总 变异 的 
5.3396 , 而 94.67% 的 遗传 变异 都 分 布 在 种 群 内 的 个 
体 间 。11 个 种 群 间 的 基因 流 N, 高 达 8. 8724。 


中 国 桃 星 蝇 11 个 种 群 间 的 的 遗传 距离 和 遗传 相似 度 


Table 4 Genetic distance and genetic similarity among 11 populations of Conogethes punctiferalis in China 


X4 

M AY BD BJ DY LF 
AY - 0.9926 0.9932 0.9927 0.9915 
BD 0.0074 - 0.9925 0.9883 0.9882 
BJ 0.0068 0.0076 - 0.9928 ^ 0.9892 
DY 0.0074 0.0118 . 0.0072 - 0.9916 
LF 0.0086 — 0.0119 0.0109 0.0085 - 
PX 0.0103 0.0099 0.0121 0.0147 0.0136 
QS 0.0078 0.0059 0.0079 0.0097 0.0122 
TS 0.0095 0.0111 0.0117 0.0111 0.0124 
XX 0.0162 0.0159 0.0151 0.0131 0.0189 
TZ 0.0102 0.0086 0.0106 0.0114 0.0092 
YZ 0.0201 0.0173 0.0189 0.0169 0.0171 


PX QS TS XX TZ YZ 
0. 9898 0.9922 0. 9906 0. 9839 0. 9899 0. 9801 
0.9902 0.9941 0. 9890 0. 9843 0.9915 0. 9829 
0. 9880 0.9922 0. 9884 0. 9850 0. 9895 0. 9813 
0.9854 0. 9903 0. 9889 0. 9870 0. 9887 0. 9832 
0. 9865 0.9879 0.9877 0. 9813 0. 9908 0. 9831 

- 0. 9899 0. 9873 0. 9816 0. 9905 0. 9766 
0.0102 - 0. 9925 0. 9872 0.9913 0. 9860 
0.0128 0.0076 - 0. 9828 0.9920 0. 9830 
0.0186 0.0129 0.0174 - 0.9811 0. 9828 
0. 0096 0. 0087 0. 0080 0.0191 - 0. 9832 
0.0237 0.0141 0.0172 0.0173 0.0170 一 


对 角 线 上 方 为 遗传 相似 度 ， 对 角 线 下 方 为 遗传 距离 。Cenetic similarity is above the diagonal, while genetic distance is below the diagonal. 


图 2 
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Geographical distance 
FH Esp 11 个 种 群 的 遗传 距离 与 地 理 中 离间 的 回归 分 析 


Fig. 2 Regression analysis between genetic distance and geographical distance among 11 populations 


of Conogethes punctiferali in China 
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2.3 遗传 距离 与 地 理 距 离间 的 相关 性 分 析 

如 图 2 所 示 ,对 11 个 桃 蛙 蜡 种 群 间 的 遗传 距离 
与 相应 地 理 距 离 做 相关 性 回归 分 析 可 获得 回归 方程 
为 y= -2E - 06x +0.0137, 利用 SAS 软件 进行 的 
相关 性 分 析 可 知 : 相关 系数 1r| =0.21381 <roos(P 
=0.1170 >0.05)。 由 此 可 见 , 桃 星 蜡 各 种 群 间 的 
遗传 距离 与 地 理 距 离间 无 显著 的 相关 关系 ,种群 间 
的 基因 交流 没有 受到 地 理 距 离 的 限制 。 


2.4 聚 类 分 析 

根据 Nei 氏 遗 传 跑 离 利 用 UPGMA 法 对 供 试 的 
11 个 桃 星 旦 种 群 进 行 聚 类 分 析 , 聚 类 结果 如 图 3 所 
示 。 由 图 中 可 以 看 出 , 桃 星 蜡 11 个 种 群 的 聚 类 结 
果 与 其 卓然 地 理 分 布 没 有 呈现 出 明显 的 规律 性 和 一 
致 性 , 进一步 说 明 各 种 群 间 的 遗传 分 化 水 平 较 低 ， 
基因 交流 程度 较 高 , 遗传 变异 主要 存在 于 种 群 内 的 
个 体 间 。 


0.33963 。 Ay 
0.02584 
acka 0.33963 
006900] 一 一 一 BJ 
| | 0.36547 
0.06222] 一 一 一 DY 
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图 3 ”中国 桃 星 曝 11 个 种 群 间 基 于 Nei 氏 遗 传 距 离 的 UPCMA RXR 
Fig. 3 UPGMA dendrogram for 11 populations of Conogethes punctiferalis in China based on Nei's genetic distance 


3 讨论 


3.1 遗传 多 样 性 

物种 分 布 的 地 理 范 围 与 遗传 多 样 性 紧密 相关 ， 
物种 的 遗传 多 样 性 水 平 在 一 定 程度 上 体现 着 这 个 物 
种 适应 环境 的 能 力 , 制约 着 物种 适应 性 进化 的 水 
平 。 桃 性 蜡 作 为 杂食 性 害虫 , 广泛 分 布 于 中 国 华 
北 、 人 华东、 中 南 、 西 南 和 西北 的 大 部 分 地 区 , 生存 
环境 复杂 多 样 ， 相对 于 其 他 分 布 范 围 较 小 的 昆虫 具 
有 较 高 的 遗传 多 样 性 , 在 长 期 的 自然 选择 条 件 下 形 
成 了 种 内 丰富 的 遗传 变异 。 从 ISSR-PCR 扩 增 结果 
Zr. 总 群体 的 Nei 氏 基 因 多 样 性 为 0.1750,，Shannon 
信息 指数 为 0.2966 ， 多 态 位 点 百分率 为 99. 05% 。 
对 于 各 种 群 而 言 , 11 个 桃 星 虹 种 群 的 3 项 参数 水 平 
均 小 于 总 群体 , 但 差距 不 大 , HE ul ZR S PURI AT 


相 较 于 其 他 种 群 水 平 较 低 , 可 能 与 这 两 个 种 群 的 样 
品 数 量 较 少 有 关 。 
3.2 ”遗传 分 化 

影响 种 群 遗传 结构 的 因素 有 很 多 ， 如 繁育 系 
统 、 分 布 范 围 、 基 因 流 等 。 其 中 基因 流 被 认为 是 种 
群 遗 传 结 构 均 质 化 的 主要 因素 之 一 , 具有 广泛 基因 
流 的 物种 往往 比 具 有 有 限 基 因 流 的 物种 遗传 分 化 
小 。 由 于 基因 流 与 遗传 漂 变 是 相互 持 抗 的 , 基因 的 
相互 交流 会 引起 种 群 内 遗传 变异 量 的 增加 , 减少 种 
群 间 的 分 化 (Whitlock and Me Cauley, 1999), 3 
Na >4 时 , 就 表明 种 群 间 的 基因 交流 比较 充分 , 足 
以 抵制 遗传 漂 变 的 作用 , 发挥 均 质 化 作用 , 防止 种 
群 间 遗 传 分 化 的 产生 。 本 研究 中 , 由 Nei 氏 指 数 计 
算 的 基因 流 N, 28.8724 >4,， 表 明 种 群 间 的 基因 流 
阻止 了 遗传 漂 变 引起 的 遗传 分 化 。 各 种 群 间 的 遗传 
距离 较 小 , 仅 在 0.0059 ~0.0237 之 间 , 可 能 与 种 群 
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间 维 持 较 高 的 基因 流 有 关 。 和 群体 遗传 分 化 分 析 表 
Bj, 桃 星 虹 的 基因 分 化 系数 为 0.0533。Nei (1977) 
对 Wright 的 矿 统 计量 进行 了 转换 ， 即 Nei 氏 基因 分 
化 系数 Gsr = Fa. I Fsy 的 值 介 于 0 ~0. 05 之 间 表 
示 种 群 间 遗 传 分 化 程度 很 弱 ; 0.05 «0.15 为 分 化 程 
度 中 等 ; 0.15 ~0.25 为 分 化 程度 较 大 ; 大 于 0. 25 
为 分 化 程度 很 大 ( Wright, 1978)。 由 此 可 见 , 11 个 
桃 星 蜡 种 群 间 的 遗传 分 化 程度 为 中 等 偏 弱 ,这 与 种 
群 间 遗传 距离 较 小 、 遗 传 相似 度 很 高 的 分 析 结 果 相 
一 致 。 各 种 群 间 的 遗传 变异 占 遗 传 总 变异 的 比例 很 
小 , 绝 大 部 分 的 变异 来 自 于 种 群 内 部 的 个 体 之 间 。 
说 明 不 同 地 理 区 域内 的 桃 蛙 螟 存 在 广泛 的 基因 交 
流 , 阻止 了 由 于 遗传 漂 变 导致 的 种 群 间 遗 传 分 化 的 
形成 。 用 UPGMA 方法 构建 的 聚 类 图 表明 ,遗传 距 
离 与 地 理 距离 无 明显 相关 关系 , WH A EAE h 
群 间 的 基因 交流 并 未 受到 地 理 距 离 的 限制 。 

从 2006 -2007 年 连续 2 年 对 河北 省 廊坊 市 田 
间 玉 米 秸秆 和 穗 轴 上 的 越冬 桃 星 蜡 幼虫 的 存活 情况 
进行 了 调查 , 没有 发 现 有 越冬 幼虫 存活 下 来 ( 鹿 金 
秋 等 , 2010) 。 同 时 , 室内 测 得 其 过 冷却 点 较 高 , 不 
耐 低温 ( 鹿 金 秋 等 , 2009 ) 。 在 河北 廊坊 及 山东 长 岛 
县 北 隐 岛 利 用 姊妹 灯 对 华北 和 山东 半岛 主要 迁 飞 虹 
虫 种 类 进行 研究 时 也 发 现 , HERRA E KEER 
特征 ， 并 推测 该 虫 为 迁 飞 性 昆虫 (Feng et al., 
2003 ) 。 本 研究 的 各 项 参数 结果 表明 ,11 个 种 群 的 
遗传 距离 与 地 理 距离 间 无 明显 的 相关 性 , pios 
种 群 间 基 因 交 流 频 繁 ， 遗传 分 化 很 低 ， 也 进一步 说 
明 桃 性 蜡 有 可 能 为 迁 飞 性 昆虫 。 本 试验 为 后 续 桃 性 
蜡 迁 飞 可 能 性 的 次 入 研究 提供 了 分 子 水 平 上 的 理论 
依据 。 

本 文 对 桃 星 蜡 的 遗传 多 样 性 进行 了 初步 分 析 和 
探讨 ， 为 桃 星 蜡 部 分 种 群 遗 传 结 构 的 研究 提供 了 分 
子 水 平 的 实验 证 据 和 基础 资料 。 由 于 桃 星 赋 寄 主 繁 
多 、 分 布 广泛 , 不 同年 份 在 各 地 玉米 上 的 发 生 量 差 
异 较 大 , 因此 本 研究 收集 到 的 材料 地 域 性 有 限 , 在 
以 后 的 研究 中 需 进 一 步 扩 大 样品 的 采集 范围 , 选择 
更 多 的 引物 进行 遗传 多 样 性 及 基因 流 研 究 。 
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